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摘 要 : 采用 高 通 量 测序 技术 ,对 塔里木 河 下 游 不 同 生 长 时 期 ( 幼 龄 期 中 壮 期 过 熟 期 衰亡 期 ) 胡 
杨 根 际 土壤 细菌 进行 测序 ,结合 典范 对 应 分 析 (CCA) 与 Spearman 相关 性 分 析 , 探 讨 细菌 群落 组 成 
与 环境 因子 的 相关 性 。 结 果 表 明 :(1) 土壤 样品 共 获得 7287 个 操作 分 类 单元 (OTUs) ,经 过 对 比 鉴 
定 共 得 到 73 门 ,165 纲 ,339 目 ,454 科 ,651 属 和 205 种 。(2) 胡杨 根 际 土壤 细菌 群落 丰富 度 和 多 样 性 


随 生 长 时 期 表现 为 先 增加 后 降低 的 趋势 ,而 不 同 4 


长 时 期 间 无 显著 差异 。(3) 胡杨 根 际 细菌 群落 主 


要 的 优势 细菌 门 为 变形 菌 门 (Proteobacteria) .unidentified_Bacteria , Halobacterota ,优势 细菌 属 为 海 
杆菌 属 (Marinobacter) 、 嗜 盐 单 胞 菌 属 (Halomonas) 、Woeseia, 相 较 于 门 分 类 学 水 平 ,细菌 群落 组 成 在 


属 水 平 上 存在 较 大 差异 ,不 同 生长 时 期 胡杨 根 际 纪 
根 际 土壤 细菌 群落 组 成 可 分 为 两 大 类 ,中 壮 期 与 误 
土壤 样品 聚 为 一 类 。(5) CCA 分 析 表 明 土 壤 含水 量 、 全 钾 ,总 盐 \ pH 是 显著 影响 胡杨 根 际 土壤 细菌 
群落 组 成 的 环境 因子 (P<0.05)。 研 究 结果 为 丰富 干旱 区 根 际 微生物 的 研究 、 探 讨 干旱 区 植物 - 微 


生物 之 间 的 相互 作用 提供 科学 依据 。 


j 菌 群落 的 优势 菌 属 不 同 。(4) 不 同 生长 时 期 胡杨 


亡 期 的 土壤 样品 聚 为 一 类 , 幼 龄 期 与 过 熟 期 的 
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塔里木 河 是 中 国 最 长 的 内 陆 河 ,流域 范围 内 拥 
有 上 万 公顷 耕地 以 及 全 世界 最 大 的 天 然 胡 杨 林 "…。 
近 几 十 年 来 ,由 于 人 类 水 土 开 发 活动 的 干扰 河流 
地 表 水 文 过 程 的 极 大 改变 ,塔里木 河 下 游 出 现 了 断 
流 现象 ,生态 环境 严重 退化 ””。 自 2000 年 至 今 ,对 
塔里木 河 进 行 了 20 次 生态 输 水 ,使 得 下 游 植被 得 到 
了 恢复 ,生态 环境 初步 改善 ”。 

胡杨 (Populus euphratica Oliv.) 是 杨柳 科 胡 杨 亚 
属 的 古老 物种 " ,是 塔里木 河流 域 的 优势 建 群 种 ， 
在 保障 绿洲 农业 生产 和 居民 安定 生活 等 方面 发 挥 
了 积极 作用 “。 人 和 伴随 着 生态 输 水 工程 的 实施 , 塔 里 
木 河 下 游 胡 杨 种 群 明显 复壮 ,但 是 近年 来 有 研究 表 
8j ,塔里木 河 下 游 胡 杨 种 群 更 新 乏力 ,种 群 龄 级 结 
构 整 体 呈 显著 的 “ 倒 金字 塔 型 ”, 即 种 群 幼 株 数量 在 
种 群 中 的 比例 显著 下 降 ,胡杨 种 群 多 为 过 熟 林 植 
株 ,总 体 表现 为 衰退 态势 ”。 
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植物 根 际 是 根系 自身 生命 活动 对 土壤 影响 最 
直接 、 最 强烈 的 区 域 。 土 壤 中 细菌 、 真 菌 等 微生物 
受到 植物 根系 分 泌 物 的 吸引 富 集 在 根 际 土壤 中 ,在 
植物 生长 发 育 过 程 中 发 挥 了 重要 作用 ”"。 随 着 宏基 
因 组 概念 的 提出 以 及 测序 技术 的 快速 发 展 ,高 通 量 
测序 技术 已 然 成 为 研究 土壤 微生物 多 样 性 和 群落 
结构 特征 的 重要 工具 ”"。 近 年 来 ,国内 外 学 者 对 
根 际 微生物 进行 研究 时 发 现 , 根 际 微生物 的 数量 与 
组 成 结构 会 因 生 境 .植被 类 型 .土壤 理化 性 质 等 产 
生 较 大 的 差异 "" ,对 于 同一 植物 的 不 同 基因 型 ,其 
至 同一 植物 的 不 同 生 长 期 ,其 根 际 微生物 的 数量 、 
种 类 也 有 很 大 差别 ”"。 有 人 研究 表明 , 随 着 生长 期 的 
推移 , 根 际 土壤 细菌 群落 丰 度 先 增 大 后 降低 ,多 样 
性 逐渐 降低 ,在 对 不 同 树龄 乔木 根 际 土壤 微生物 
的 数量 变化 进行 研究 时 也 发 现 , 随 着 树龄 增 大 , 细 
Bal ` 放 线 苗 含量 明显 下 降 ,多样 性 随 树 龄 增长 呈现 
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李 媛 媛 等 ,塔里木 河 下 游 胡杨 根 际 土 壤 细 茵 群落 多 样 性 分 析 


先 增 高 后 降低 的 趋势 ”。 

本 人 研究 以 塔里木 河 下 游 不 同 生长 时 期 的 胡杨 
根 际 土壤 为 研究 对 象 , 利 用 高 通 量 测序 技术 对 胡杨 
根 际 土壤 细菌 进行 测序 ,分 析 细 菌 群落 与 环境 因子 
的 关系 ,探究 影响 细菌 群落 的 关键 环境 因子 ,为 丰 
富 干 旱 区 根 际 微生物 的 研究 以 及 干旱 区 植物 - 微 生 
物 之 间 相 互 作用 的 探讨 提供 理论 基础 。 


1 材料 与 方法 


1.1 研究 区 概况 

研究 地 点 位 于 塔里木 河 下 游 英 苏 断 面 附近 的 
天 然 胡 杨 林 ,地 理 坐 标 为 40"28'~40?55'N ,87"51'~ 
87?75' 上 。 该 地 区 属于 典型 的 大 陆 性 极端 干旱 气候 ， 
降水 稀少 而 蒸发 强烈 ,年 平均 降水 量 <50 mm, 2 
量 约 2960 mm, 年 太阳 总 辐射 为 5692~6360 kJ «m^, 
多 年 平均 气温 10.5~11.4 *CU9 ,生态 环境 极为 恶劣 。 
在 此 生境 下 主要 植物 有 胡杨 (Populus euphratica 
Oliv.) , EB (Tamarix ramosissima Lour.) ,甘草 (Glyc- 
yrrhiza uralensis Fisch.) ,骆驼 刺 (Alhagi sparsifolia 
Shap.) 和 芦苇 (Phragmites australis (Cav.) Trin. ex 
Steud.) 等 。 
1.2 试验 设计 与 样品 采集 

2020 年 9 月 ,在 选取 的 天 然 胡 杨 林 内 进行 土壤 
样品 采集 。 在 该 区 域内 设置 100 mx 100 m 样 方 ,在 
样 方 内 依据 王 世 绩 等 ”所 著 的 4 胡杨林》 中 的 划分 
标准 ,选取 4 个 生长 时 期 的 胡杨 ,其 分 别 为 : 幼 龄 期 
CA) 中 壮 期 (B)、 过 熟 期 (C)、 衰 亡 期 (D), 幼 龄 期 胡 
杨 胸径 4 cm 左右 ,中 壮 期 4~10 cm, 过 熟 期 30~70 cmo 
每 个 时 期 均 选 择 3 棵 长 势 相 近 ,无 病虫害 的 胡杨 , 进 
行 形态 特征 的 测量 ( 表 1) 以 及 根 际 土壤 的 采样 。 同 
时 ,在 区 域内 选取 无 植被 覆盖 的 裸 地 ,进行 裸 地 
(CCK) 土 壤 微生物 的 采样 ,设立 3 个 采样 点 取 混 合 土 
样 , 每 处 获得 3 组 平行 样品 。 


Fel 不 同 生长 时 期 胡杨 的 形态 特征 
Tab. 1 Morphological characteristics of Populus 
euphratica at different developmental periods 


生长 时 期 胸径 /em 树 高 /m 冠 幅 /mxm 

幼 龄 期 (A) ^ 3.50-5.4] | 2.53-325 2.02x1.93~2.62x3.13 
中 壮 期 (B) 8.12~9.62 4.50-5.50 — 2.82x3.20-3.50x3.98 
过 熟 期 (C) 59.23~67.88 12.30-16.50 ”6.21x6.09~5.86x7.40 
衰亡 期 (D) 村 立木 


根 际 土壤 微生物 的 采样 方法 :距离 主根 0.5 m 
处 开始 挖 土壤 剖面 ,从 细 根 (入 2 mm) 开始 出 现 的 位 
置 ( 约 60 em) ,抖动 细 根 后 竺 附 在 根 段 上 的 土壤 为 
根 际 土壤 。 每 个 时 期 的 3 棵 胡杨 根 际 土壤 采集 分 别 
做 3 个 平行 (4 时 期 x3 个 重复 )。 将 采集 的 土壤 分 为 
3 份 , 一 部 分 使 用 5 mL 离心 管 放置 并 保存 于 液 氮 饶 
中 ,用 于 根 际 细菌 群落 测定 ;一 部 分 装 入 密封 袋 中 
带 回 实验 室 ,经 自然 风干 处 理 后 过 得 (2 mm) ,用 于 
土壤 理化 性 质 测定 ;一 部 分 用 于 土壤 水 分 测定 , E 
样 放 入 铝 盒 中 称 重 , 带 回 实验 室 用 烘箱 (105 C ) 3E 
干 法 测定 , 根 际 土壤 样品 送 于 北京 康 普 森 生 物 技术 
有 限 公 司 进行 16S rDNA 扩 增 子 测序 。 
1.3 土壤 理化 性 质 的 测定 

土壤 理化 性 质 测定 的 具体 实验 方法 参照 鲍 士 
旦 所 闭 《 土 壤 农 化 分 析 》”Y。 测 定 的 指标 包括 土壤 
含水 量 (SWC) 有 机 质 (OM) EACT) ETP), 
全 饰 (TK)、 硝 态 氮 ( NOS ) ERAS ZAC NH; ) BR CBE 
(AP) .速效 钾 (AK) .pH .电导 率 (EC) 总 盐 (TDS , 
共 12 个 指标 。 

测量 方法 如 下 :土壤 有 机 质 采 用 重 铬 酸 钾 容 
量 -外 加 热 法 ;全 所 采用 高 毛 酸 -硫酸 消化 法 , 福 斯 
1035 全 自动 定 氮 仪 测定 ;全 磷 采 用 酸 深 - 钼 锁 抗 比 
色 法 ,安捷伦 CARY60 紫 外 分 光 光 度 计 测定 ;全 钾 采 
用 酸 溶 - 原 子 吸收 法 , 赛 默 飞 S 系 列 原子 吸收 光谱 仪 
We. TAA PEAS AUK A 0.01 mo- L AE 
PE, BRAN+LUEBBE AA3 流动 分 析 仪 测定 ;速效 磷 
采用 钼 锁 抗 比 色 法 测定 (碳酸 氧 钠 浸 提 ) ; 速效 钾 采 
用 原子 吸收 法 测定 (乙酸 铵 浸 提 );pH: 梅 特 勒 - 托 利 
多 FiveEasy Plus pH 计 测 定 (水 土 比 5:1); 电 导 率 采 
JH HANNA H1 2315 电导 率 仪 测 定 ; 总 盐 用 残渣 烘 干 
法 测定 (水 土 比 5:1)。 
1.4 土壤 细菌 DNA 提 取 、PCR 扩 增 和 上 机 测序 

FRA TZN Gtk = FA EIR (EK (CTAB ) 提 取 士 
壤 样 品 中 微生物 的 基因 组 DNA ,利用 2% 琼 脂 糖 凝 
胶 电 泳 检 测 DNA 的 纯度 和 浓度 , 取 适 量 的 样本 DNA 
于 离心 管 中 ,使 用 无 菌 水 稀释 样本 至 1 ngeplos 以 
稀释 后 的 基因 组 DNA 为 模板 ,选取 16S V4 区 引物 
(515F fll 806R) , New England Biolabs 公司 的 Phu- 
sion®) High-Fidelity PCR Master Mix with GC Buffer 
fex E ETS PCR), fi Fl 2967 BE HBAS 
糖 凝 胶 对 得 到 的 PCR 产物 进行 电泳 检测 ,使 用 Qia- 
gen 公 司 提供 的 胶 回 收 试剂 盒 对 PCR 产物 进行 回 
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收 , 用 建 库 试剂 盒 (TruSeq@®@ DNA PCR-Free Sample 
Preparation Kit) 进 行文 库 构 建 ,构建 后 的 文库 经 过 
Qubit 和 Q-PCR 定量 , 质 检 合 格 后 , 送 至 北京 康 普 森 
生物 技术 有 限 公 司 利 用 Ilumina NovaSeq6000 测 序 
平台 对 该 文库 进行 高 通 量 测序 。 
1.5 测序 数据 处 理 

X Illumina NovaSeq6000 测 序 得 到 的 下 机 数据 
(Raw reads) 进 行 拼接 (FLASH 软件 ) 和 质 控 (QIIME1 
软件 ) ,得 到 高 质量 的 Tags 数据 (Clean tags) ,再 进行 
A ARE UE ,得 到 可 用 于 后 续 分 析 的 有 效 数 据 (EL- 
fective tags)。 根 据 97% 的 一 致 性 (Identity ) 将 序列 聚 
类 成 为 操作 分 类 单元 (0TUs) ,将 其 与 Silva132 数 据 
库 进行 物种 注释 ,根据 物种 注释 情况 ,进一步 计算 a 
多 样 性 ,进行 组 间 差 异 的 比较 。 
1.6 数据 分 析 

利用 QIME 软件 计算 土壤 样品 细菌 的 多 样 性 
指数 3, 包 括 计 算 菌 群 丰 富 度 (Chaol 指数 .ACE 指 
数 ) . 菌 群 多 样 性 [香农 指数 (Shannon) 和 笠 善 条 指数 
(Simpson) | ,计算 Unifrac 距离 并 通过 非 加 权 组 平均 
法 UPGMA (Unweighted pair-group method with arith- 
metic mean ) 构 建 UPGMA 样本 聚 类 树 。 统 计 分 析 使 


FH SPSS 22.0 软件 ,数据 分 析 使 用 单 因素 方差 分 析 。 
采用 典型 关联 分 析 (CCA ) ,结合 斯 皮尔 曼 (Spearman ) 
相关 系数 法 进行 细菌 群落 组 成 和 环境 因子 的 关联 
分 析 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 土壤 理化 性 质 

不 同 生长 时 期 胡杨 根 际 土壤 理化 性 质 如 表 2 所 
示 , 胡 杨 根 际 土壤 pH 为 7.78~9.49, 部 分 土壤 理化 性 
质 在 各 时 期 胡杨 根 际 土壤 内 存在 差异 , 除 速效 钙 、 
速效 磷 以 外 ,全 氮 RE .全 钾 含 量 在 胡杨 生长 过 程 
中 含量 基本 稳定 , 且 在 衰亡 期 胡杨 根 际 土壤 中 含量 
最 高 。4 个 时 期 胡杨 根 际 土壤 中 硝 态 氮 含量 均 低 于 
裸 地 , 馈 态 氮 含 量 没有 显著 性 差异 (P>0.05)。 衰 亡 
期 胡杨 根 际 土壤 中 的 速效 钾 含 量 是 其 余 3 个 时 期 的 
3~8 倍 ;速效 磷 含 量 是 其 余 3 个 阶段 的 2~3 倍 。 电 导 
率 与 总 盐 含 量 在 幼 龄 期 .中 壮 期 .过 熟 期 胡杨 没有 
显著 性 差异 (P>0.05) ,衰亡 期 胡杨 根 际 土壤 电导 率 
为 7.96 ms: em ,总 盐 含 量 为 30.01 g* kg ' SY i eg 
于 其 余 3 个 时 期 (P<0.05)。 


表 2 不 同 生长 时 期 胡杨 根 际 土壤 理化 性 质 


Tab.2 Physicochemical properties of rhizosphere soil of Populus euphratica at different developmental periods 


土壤 理化 性 质 幼 龄 期 (A) 中 壮 期 (B) 过 熟 期 (C) 衰亡 期 (D) 裸 地 (CK) 
含水 量 (SWC)/% 6.34+0.65a 3.41+1.11be 3.1741.05be 5.02+0.24ab 1.61+0.09¢ 
AV HUGE COM)/g* kg" 7.06+1.66ab 7.1722.13ab 5.66+1.11b 11.04+1.44a 5.16+0.78b 
AAATN)/g- kg" 0.42+0.07ab 0.51+0.03ab 0.37+0.04b 0.54+0.02a 0.41+0.02ab 
421 (TP )/g+kg" 0.58+0.01a 0.61+0.03a 0.61+0.05a 0.64+0.01a 0.65+0.03a 
EHTK )/eeke" 18.25+0.54b 17.54+0.18be 17.93+0.23b 19.71+0.15a 16.85+0.23¢ 
THASZA (NOs )/mg* kg" 4.86+1.04ab 3.16+2.19b 2.84+0.87b 3.97+0.43ab 8.144+2.35a 
BLAS AL (NH, Img: ke! 2.49+0.04a 2.94+0.41a 2.46+0.69a 2.11+0.31a 2.72x0.21a 
XE CAP )/mg* ke"! 3.06+1.83ab 2.01+1.45b 1.86+1.09b 6.03+0.93a 2.31+0.71ab 
速效 钾 (AK )/mg .kg 421.81+35.05c 345.13+118.76c 931.10+215.86b 3398.67+235.91a 389.78+81.09c 
pH 7.78+0.05c 8.43+0.13b 8.61+0.15b 9.49+0.19a 7.89+0.19¢ 
电导 率 (EC )/ms * em" 2.78+0.15b 2.11+1.46b 2.74+1.08b 7.96+1.14a 5.34+0.78ab 
总 盐 (TDS)/g ,kg 9.78+0.42b 7.8145.34b 8.65+3.88b 30.0144.59a 18.84+2.98ab 


22 土壤 样品 测序 结果 与 测序 深度 评估 
通过 对 胡杨 根 际 土壤 以 及 裸 地 土壤 细菌 的 16S 
rDNA WJF , SEF Illumina NovaSeq6000 测序 平台 测 
序 共 得 到 98028 条 有 效 数 据 序 列 ,以 97% 的 一 致 性 
将 序列 聚 类 成 为 OTUs , 共 得 到 7287 个 OTUs ,由 图 1 
所 示 ,土壤 样品 的 稀释 曲线 和 皆 趋 于 平缓 ,说 明 该 测 


注 : 表 中 数值 为 平均 值 + 标 准 差 ; 同行 不 同 字 母 之 间 表示 差异 显著 (P<0.05)。 


序 深度 已 基本 覆盖 样品 中 所 有 细菌 类 群 ,能 够 反应 
胡杨 根 际 土壤 细菌 群落 的 真实 情况 。 

由 图 2 所 示 ,胡杨 根 际 土壤 样品 与 裸 地 样品 中 
共有 1626 个 OTUs ,此 外 各 生长 时 期 独 有 OTUs 数量 
均 高 于 裸 地 , 裸 地 (277) 、 幼 龄 期 (296) .中 壮 期 
(695) .过 熟 期 (448) 、 衰 亡 期 (333)。 由 4 个 时 期 胡 
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注 :CK 为 裸 地 ,A 为 幼 龄 期 ,B 为 中 壮 期 ,C 为 过 熟 期 ,D 为 衰亡 期 。 下 同 。 
图 1 稀释 曲线 


Fig. 1 Rarefaction curves of soil samples 


图 2 样品 OTUs 水 平 韦 恩 图 
Fig.2 Venn diagram of OTUs level in each sample 


杨 根 际 土壤 中 细菌 OTUs 数 目的 Venn 图 (图 3) 可 以 
看 出 ,4 个 时 期 共有 的 OTUs 为 1757 个 。 中 壮 期 的 胡 
杨 根 际 土壤 中 OTUs 数量 最 多 (4543) ,其 次 是 过 熟 
期 (4297) 和 衰亡 期 (3710), 幼 龄 期 最 低 (3701)。 此 


C 


meh 
Wee 
o 


c 


图 3 胡杨 根 际 细菌 OTUs 水 平 韦 恩 图 
Fig.3 Venn diagram at OTUs level in the 


rhizosphere of Populus euphratica 


外 ,各 时 期 独 有 的 OTUs 个 数 分 别 为 367、931、597 个 
和 413 个 , 占 各 自 OTUs 数 的 9.92% 、20.49%、13.89%、 
11.13%. 
2.3 不 同 生长 时 期 胡杨 根 际 土壤 细菌 群落 w 多 样 性 

a 多 样 性 指数 的 统计 结果 见 表 3 ,不 同 生长 时 期 
胡杨 根 际 细菌 的 Coverage 指 数 都 接近 100% ,由 此 也 
进一步 证 明 样本 序列 被 检测 出 的 完整 性 ,在 此 水 平 
上 的 测序 结果 能 够 反映 出 所 测 样本 中 细菌 群落 组 
成 的 真实 情况 。 本 试验 采用 香农 指数 (Shannon) 和 
辛普森 指数 (Simpson) 反 映 细 菌 群 落 多 样 性 ,Chaol 

KAAI ACE 指数 反映 细菌 群落 丰富 度 。 通 过 计算 

以 上 指数 发 现 , 过 熟 期 胡杨 根 际 土壤 样品 具有 较 高 
Shannon 指数 和 Simpson 指数 ,说 明 该 时 期 胡杨 根 际 
细菌 群落 多 样 性 较 高 ;中 壮 期 胡杨 根 际 土壤 样品 具 
有 和 较 高 Chaol 指数 和 ACE 指数, 说明 该 时 期 根 际 土壤 
细菌 群落 丰富 度 均 高 于 其 他 时 期 ,不 同 生长 时 期 胡 
杨 根 际 土壤 中 细菌 丰富 度 和 多 样 性 之 间 差 异 不 显著 。 
2.4 根 际 细菌 群落 组 成 

土壤 样品 的 OTUs 代表 序列 经 过 对 比 鉴定 共 得 


表 3 样品 的 多 样 性 指数 


Tab.3 Diversity indices for each sample 


生长 时 期 Shannon 指数 Simpson 指数 Chaol 指数 ACE 指数 覆盖 率 
裸 地 (CK) 8.23+0.39a 0.9840+0.0052a 2724.56+211.81a 2850.77+240.89a 0.9887+0.0006 
幼 龄 期 (A) 8.18+0.76a 0.9817+0.0157a 2536.04+181.46a 2425.85+420.43a 0.9903+0.0006 
中 壮 期 (B) 8.83+0.70a 0.9917+0.0038a 3003.814509.22a 3136.304534.48a 0.9873+0.0012 
过 熟 期 (C) 8.86+0.40a 0.9920+0.0017a 2729.57+277.58a 2790.52+240.48a 0.9897+0.0006 
衰亡 期 (D) 7.85+0.90a 0.9753+0.0201a 2549.67+249.84a 2653.46+253.02a 0.9890+0.0010 
P 值 0.324 0.419 0.398 0.250 
i: Shannon 指数 为 香农 指数 ; Simpson 指数 为 辛普森 指数 ; 表 中 数值 为 平均 值 + 标准 差 ;同一 列 不 同 字母 之 间 表 示 差 异 显著 (P<0.05)。 
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到 73 门 .165 纲 ,339 目 .454 科 .651 属 和 205 种 的 土 
壤 细 菌 物种 信息 。 在 门 (Phylum) 水 平 上 ,如 图 4 所 
示 , 胡 杨 根 际 中 主要 的 优势 细菌 门 为 变形 菌 门 (Pro- 
teobacteria) , unidentified_Bacteria、 Halobacterota, 这 
3 类 菌 群 在 不 同 生 长 时 期 胡杨 根 际 土壤 中 的 比例 存 
在 一 定 差 异 。 变 形 苗 门 在 幼 龄 期 胡杨 根 际 土壤 中 
的 相对 丰 度 最 高 为 29.05% , 随 着 胡杨 的 生长 发 育 ， 
该 细菌 丰 度 呈现 下 降 趋 势 ;unidentified_Bacteria 在 
中 壮 期 胡杨 根 际 土壤 中 相对 丰 度 最 高 为 22.32% ; 
Halobacterota 在 衰亡 期 胡杨 根 际 土壤 中 相对 丰 度 最 
高 为 9.31% ,在 中 壮 期 衣 杨 根 际 土壤 中 仅 有 0.063%。 


© Others 

B Chloroflexi 

B Acidobacteriota 

= Gemmatimonadota 

E Actinobacteriota 

^ B Bacteroidota 

E Firmicutes 

| Bunidentified Archaea 
E Halobacterota 
Wunidentified Bacteria 
E Proteobacteria 


组 名 


注 :Proteobacteria ,变形 菌 门 ;Firmicutes , 厚 壁 菌 门 ;Bacteroidota， 
拟 杆 菌 门 ;Actinobacteria , 放 线 菌 门 ;Acidobacteriota， 
酸 杆 菌 门 ;Chloroflexi , 绿 弯 菌 门 。 下 同 。 
图 4 门 水 平 下 的 根 际 土壤 细菌 群落 (前 10 名 ) 


Fig. 4 Rhizosphere soil bacterial communities 


at phylum level (Top 10) 


在 属 (genus) 分 类 水 平 上 (图 5) ,各 样本 主要 存 
在 的 主要 菌 属 为 海 杆菌 属 (Marinobacter) 、 嗜 盐 单 胞 
W JE (Halomonas ) , Woeseia , Subgroup, 10 , Halofilum , 
ih fit Al J (Halomicrobium ) , Pelagibius , Marinimicro- 
bium ,Aliifodinibius FISK tk FF H Je (Salipaludibacil- 


= Others 

E Salipaludibacillus 
E Aliifodinibius 

E Marinimicrobium 
E Pelagibius 

^ B Halomicrobium 
= Halofilum 

E Subgroup 10 

E Woeseia 

E Halomonas 

E Marinobacter 


组 名 


注 :WMorinobaucler, 海 杆菌 属 ; Halomonas , 嗜 盐 单 胞 菌 属 ; Halomicrobium , 


盐 微 菌 属 ;Salipaludibacillus ,琼脂 盐 杆 菌 属 。 
图 5 属 水 平 下 的 根 际 土壤 细菌 群落 (前 10 名 ) 


Fig. 5 Rhizosphere soil bacterial communities 


at genus level (Top 10) 


lus) ,不 同 生长 时 期 的 最 优 菌 属 不 同 。 作 为 优势 菌 
属 的 Marinobacter 在 幼 龄 期 胡杨 根 际 土壤 中 相对 让 
度 最 高 为 5.43%, 在 其 余 时 期 含量 较 低 ; 嗜 盐 单 胞 菌 
属 在 幼 龄 期 胡杨 根 际 土壤 中 丰 度 最 高 为 4.35% , 随 
着 胡杨 的 生长 发 育 ,该 细菌 属 的 丰 度 逐渐 降低 ,在 
衰亡 期 胡杨 根 际 土壤 中 丰 度 为 0.70% ;Woeseia TE 3€ 
亡 期 胡杨 土壤 中 让 度 最 高 为 3.51% ,在 幼 龄 期 根 际 
土壤 中 含量 最 低 为 1.37%。 

对 土壤 样品 中 细菌 群落 进行 聚 类 分 析 ( 图 6)， 
利用 样品 序列 中 的 进化 信息 ,分 析 比 较 其 是 否 在 特 
定 的 进化 谱系 中 具有 显著 的 微生物 群落 差异 。 结 
果 显 示 不 同 生长 时 期 胡杨 根 际 土壤 中 细菌 群落 组 
成 可 以 分 为 两 大 类 ,中 壮 期 胡杨 根 际 土壤 样品 与 裸 
地 土壤 的 细菌 群落 组 成 具有 很 高 的 相似 性 ,并 与 衰 
亡 期 的 根 际 土壤 样品 聚 为 一 类 , 幼 龄 期 胡杨 与 过 熟 
期 胡杨 根 际 土壤 样品 具有 很 高 的 相似 性 。 


CK 


> o Uu 
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图 6 fH UPGMA RÆK 
Fig. 6 UnWeighted UniFrac analysis between samples 


2.5 根 际 细菌 群落 与 环境 因子 的 相关 性 

采用 CCA 分 析 探 究 影响 4 个 生长 时 期 胡杨 根 际 
土壤 细菌 群落 组 成 的 环境 因子 (图 7) ,排除 自 相关 
环境 因子 (速效 钾 .电导 率 ) ,保留 对 菌 群 影响 较 大 
的 环境 因子 (含水 量 ` 有 机 质 EA .全 磷 、 全 钾 、 硝 
ASA ERAS AL .速效 磷 .pH 总 盐 ) 结 合 OTUs 表格 进 
行 分 析 。 由 图 7 所 示 , 含 水 量 、 总 盐 .pH 全 钾 是 显 
车 影响 胡 杨 根 际 土壤 细菌 群落 组 成 的 环境 因子 (P< 
0.05) ,其 中 第 一 排序 轴 的 解释 量 为 14.94% ,第 二 排 
序 轴 的 解释 量 为 14.73%。 同 时 利用 Spearman 相关 
性 分 析 ,选取 门 水 平 相对 丰 度 前 35 的 物种 进行 土壤 
理化 因子 与 其 相对 含量 之 间 的 相关 分 析 ,相关 性 热 
图 由 图 8 所 示 。 结 果 表明 有 机 质 、 全 毛 与 门 水 平 上 
物种 分 布 具 有 显著 的 正 相关 关系 (P<0.05) ,全 磷 、 电 
导 率 、 总 盐 含 量 与 物种 组 成 有 显著 的 负 相 关 关 系 
(P<0.05 )。 土 壤 含 水 量 与 Desulfobacterota 的 相对 含 
量 显著 负 相 关 (P<0.05) ;土壤 全 钾 与 Bdellovibriono- 
ta 显著 正 相 关 (P<0.05), 与 Thermoplasmatota 显著 负 
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注 :CCA1、CCA2 分 别 为 第 一 排序 轴 、 第 二 排序 轴 ;SWC, 土壤 含水 量 ; 
OM ,土壤 有 机 质 ;TN ,全 气 ;TP, 全 磷 ;TK, 全 钾 ; NO; , 硝 态 氮 ; 
NH; EAA AP, RAE; TDS, Atko Fo 
图 7 土壤 样品 细菌 群落 与 环境 因子 间 的 
典范 对 应 分 析 (CCA) 


Fig. 7 Canonical correspondence analysis (CCA) between 


environmental factors and soil bacteria communities 


相关 (P<0.05 ) ; 土壤 硝 态 氮 含 量 与 Deinococcota 显著 
1EJH2S CP«0.05) ,与 Planctomycetota 显著 负 相 关 (P< 
0.05) ; pH .速效 钾 含 量 与 Nanoarchaeota 显著 负 相 关 
(P<0.05). 

3 讨论 


土壤 水 分 及 养分 是 大 多 数 植 被 所 赖 以 生存 的 
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生长 发 育 物 质 , 能 够 保证 其 获得 能 量 和 转换 ,并 影 
响 最 终 的 存活 六 。 尤 其 在 干旱 地 区 ,水 分 的 有 效 性 
和 土壤 养分 含量 更 是 影响 植被 生长 发 育 的 关键 限 
制 因素 中 。 塔 里 木 河 下 游 属于 极端 干旱 地 区 ,土壤 
含水 量 对 胡杨 能 否定 植 成 功 、 得 以 生存 至 关 重 要 。 
本 研究 在 对 胡杨 根 际 土壤 .无 植被 覆盖 的 裸 地 土壤 
进行 理化 性 质 分 析 时 发 现 ,胡杨 根 际 土壤 含水 量 均 
明显 高 于 裸 地 ,是 在 幼 龄 期 土壤 中 达到 最 高 ,在 人 研 
究 区 进行 采样 时 也 发 现 , 幼 龄 胡杨 多 生长 于 易 积 水 
的 地 势 中 。 误 亡 期 胡杨 的 土壤 养分 与 总 盐 含量 明 
显 高 于 其 余 时 期 ,这 与 关 添 泽 等 ”对 不 同 发 育 阶段 
胡杨 土壤 理化 性 质 的 研究 结果 一 致 ,胡杨 根部 土壤 
养分 有 较 强 的 聚集 , 随 着 树龄 的 增加 与 生长 势 的 误 
弱 , 根 际 土壤 养分 逐渐 富 集 的 同时 植株 对 土壤 盐分 
的 吸收 能 力 下 降 , 积 盐 作 用 增强 。 此 外 , 裸 地 的 硝 
态 氮 含 量 显 著 高 于 胡杨 根 际 土壤 ,推测 是 与 植物 在 
生长 发 育 过 程 中 对 营养 元 素 的 吸收 利用 有 关 。 
植物 根 际 微生物 的 群落 结构 受 多 种 生物 与 非 
生物 因素 的 影响 ,不 同 地 区 土壤 的 理化 性 质 宏观 影 
响 了 该 地 区 土壤 中 的 微生物 类 群 ,而 植物 的 种 类 与 
生长 阶段 等 因素 则 决定 了 哪些 微生物 能 够 在 根 际 
TE, AIG AN (Proteobacteria) (EW FERATA 
群 在 胡杨 不 同 生长 期 均 有 分 布 且 丰 度 较 高 ,在 幼 龄 
期 相对 丰 度 最 大 达 29.05%。 根 际 土壤 中 的 微生物 
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注 :#* 代 表 P<0.05 ,**# 代 表 P«0.01; AK ,速效 钾 ;EC, 电 导 率 ;Crenarchaeota, 果 古 菌 门 ;planctomycetes , 浮 霉 菌 门 ; 
Nanoarchaeota ,纳米 古 菌 门 ;Gemmatimonadetes , 芽 单 胞 菌 门 ;Chlamydiae , 衣原体 门 。 
图 8 环境 因子 与 细菌 群落 组 成 ( 门 水 平 ) 相 关 性 热 图 


Fig. 8 Spearman correlationship analysis of environmental factors and soil bacteria communities (phylum level) 
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群落 以 生长 速度 更 快 的 富 营 养 型 细菌 为 主 ,如 Pro- 
teobacteria 、 拟 杆菌 门 (Bacteriodetes) \ 厚 壁 菌 门 (Fir- 
micutes) 、 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 等 ,此 类 菌 群 
在 不 同 生长 时 期 胡杨 根 际 土壤 中 此 有 存在 ,它们 能 
够 释放 并 帮助 根系 吸收 植物 可 利用 的 钾 A UR 
微量 营养 元 素 ”, 以便 植物 更 好 的 生长 。 除 此 之 
外 ,Proteobacteria 和 Bacteriodetes 也 是 大 多 干旱 区 土 
二 的 优势 菌 ”" ,对 维持 盐 碱 土壤 生态 系统 稳定 性 
有 重要 作用 。 程 冬 梅 等 ”以 塔里木 河流 域 天 然 胡 
杨 林 根 际 土壤 为 研究 对 象 进行 16S rDNA 测序 时 发 
现 , 土 壤 中 优势 种 群 为 变形 菌 门 ,与 本 研究 结果 相 
似 。 通 过 对 属 分 类 水 平 下 根 际 细菌 群落 组 成 的 分 
析 发 现 , 胡 杨 根 际 细菌 群落 主要 的 优势 细菌 属 为 海 
杆菌 属 (Marinobacter) 、 嗜 盐 单 胞 菌 属 (Halomonas)、 
Woeseia, 相 较 于 门 分 类 学 水 平 , 属 分 类 学 水 平 上 最 
优 阔 群 在 不 同时 期 内 存在 较 大 差异 , 幼 龄 期 最 优 菌 
属 为 Marinobacter, 中 壮 期 与 过 熟 期 最 优 菌 属 为 
Halomonas , 衰亡 期 最 优 菌 属 为 Woeseia, 但 是 ,通过 
对 属 分 类 水 平 下 的 胡杨 根 际 土壤 细菌 群落 组 成 研 
究 发 现 , 未 被 分 类 的 物种 还 有 许多 ,这 可 能 是 由 于 
与 胡杨 根 际 微生物 相关 的 研究 还 未 深入 而 引起 的 。 

通过 对 4 个 不 同 生长 时 期 胡杨 根 际 土壤 细菌 群 
落 组 成 的 研究 ,发 现 细菌 多 样 性 和 丰富 度 在 不 同时 
期 胡杨 根 际 土壤 内 没有 显著 变化 。 结 合 各 时 期 
OTUs 数 量 以 及 多 样 性 指数 的 计算 ,过 熟 期 胡杨 根 际 
土壤 细菌 群落 多 样 性 最 高 ,中 壮 期 胡杨 根 际 土壤 细 
菌 群落 丰富 度 最 高 ,细菌 多 样 性 和 丰富 度 整 体 表 现 
为 先 增长 后 下 降 趋 势 。 

土壤 环境 与 土壤 微生物 群落 组 成 密切 相关 , 根 
际 土壤 养分 含量 与 理化 性 质 的 变化 更 是 直接 影响 
根 际 微生物 的 生存 ,进而 影响 植物 的 生长 。 胡 杨 根 
际 细菌 群落 组 成 与 环境 因子 的 相关 性 分 析 结 果 表 
明 ,土壤 含水 量 .总 盐 pH、 全 钾 4 个 环境 因子 对 胡 
杨 根 际 土壤 细菌 群落 组 成 有 显著 影响 (P<0.05)。 本 
文 主要 研究 了 胡杨 根 际 细菌 群落 多 样 性 以 及 关键 
的 环境 因子 ,未 涉及 对 根 际 细菌 群落 的 功能 预测 分 
析 , 因 此 ,在 后 续 的 研究 中 可 以 加 强 对 根 际 细菌 群 
落 功 能 多 样 性 方面 的 研究 ,为 干旱 区 根 际 微生物 的 
研究 提供 更 全 面 的 科学 参考 。 


4 结论 


本 研究 以 塔里木 河 下 游 不 同 生 长 时 期 的 胡杨 


根 际 土壤 为 研究 对 象 ,利用 高 通 量 测序 技术 对 胡杨 
根 际 土壤 细菌 进行 测序 ,分 析 了 细菌 群落 与 环境 因 
子 的 关系 ,探究 了 影响 细菌 群落 的 关键 环境 因子 ， 
得 出 以 下 主要 结论 : 

CL) 胡杨 根 际 土壤 细菌 群落 丰富 度 和 多 样 性 随 
生长 时 期 表现 为 先 增加 后 降低 的 趋势 ,不 同 生 长 时 
期 间 无 显著 差异 。 

(2) 通过 对 根 际 土壤 样品 细菌 群落 组 成 的 分 析 
发 现 ,变形 菌 门 (Proteobacteria) .unidentified_Bacte- 
ria , Halobacterota 为 主要 优势 细菌 门 , 海 杆菌 属 (Ma- 
rinobacter ) , VÉ $h 5 Hl Fal JB (Halomonas ) , Woeseia 为 
主要 优势 细菌 属 , 相 较 于 门 分 类 学 水 平 ,细菌 群落 
组 成 在 属 水 平 上 存在 较 大 差异 。 

(3) 4 个 生长 时 期 胡杨 根 际 土壤 细菌 群落 主要 
分 为 两 大 类 ,中 壮 期 与 衰亡 期 的 土壤 样品 聚 为 一 
类 , 幼 龄 期 与 过 熟 期 的 土壤 样品 聚 为 一 类 。 

(4) 通过 环境 因子 与 根 际 细菌 群落 关系 的 研究 
表明 ,土壤 含水 量 、 全 钾 、 总 盐 、pH 是 显著 影响 胡杨 
根 际 土壤 细菌 群落 组 成 的 环境 因子 (P<0.05)。 

致谢 :感谢 北京 康 普 森 生物 技术 有 限 公司 对 本 
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Bacterial communities diversity of Populus euphratica rhizospheric 
soil in the lower reaches of Tarim River 
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Abstract: Rhizosphere bacteria play an essential role in promoting plant growth and protecting plant health. In 
this study, we use the high throughput sequencing to analyze rhizosphere bacteria at different developmental periods 
of Populus euphratica (the four periods are young, medium, overripe, and decline periods) in the lower reaches 
of Tarim River in Xinjiang, China. Canonical correspondence and Spearman correlation analyses were used to in- 
vestigate the correlation between bacterial community and environmental factors. The results showed that (1) out 
of the soil samples collected from the soils under the four developmental periods of P. euphratica, 98028 effec- 
tive sequences and 7287 operational taxonomic units (OTUs) were obtained, the OTUs numbers of the four periods 
were 3701, 4543, 4297, and 3710, respectively. From comparative identification, 73 phyla, 165 classes, 339 orders, 
454 families, 651 genera, and 205 species were obtained with the development of P. euphratica. (2) Alpha diversi- 
ty analysis showed that the bacterial community diversity was the highest at the overripe period (Shannon and 
Simpson index), the bacterial community abundance was the highest at the medium period (Chaol and ACE in- 
dex), the abundance and diversity of the rhizosphere bacterial community showed a trend of first increasing and 
then decreasing; however, there was no significant difference in bacterial abundance and diversity in rhizosphere 
soil at different developmental periods. (3) Proteobacteria, unidentified Bacteria, and Halobacterota were the 
dominant bacteria at the phylum level in the rhizosphere of P. euphratica, whereas Marinobacter, Halomonas, 
and Woeseia were the dominant bacteria at the genus level. Compared with the phylum level, the bacterial com- 
munity composition of soil samples was significantly different at the genus level. The dominant bacterial genera 
of rhizosphere bacterial community of P. euphratica were different in different developmental periods; Marino- 
bacter, Halomonas, and Woeseia were, respectively, the optimal bacteria genus in the young, medium/overripe, 
and decline periods. (4) As shown in the cluster analysis, the bacterial communities of all soils were divided into 
two groups: the medium and decline periods were clustered into one group, and the young and overripe periods 
were clustered into another group. (5) Canonical correspondence analysis showed that the soil water content, total 
potassium, total salt, and soil pH were the main environmental factors influencing the bacterial community com- 
position in the rhizosphere soil of P. euphratica (P<0.05). The results revealed the composition of rhizosphere 
bacterial communities in different periods of P. euphratica and the main environmental factors affecting the com- 
munity composition. The findings in this study may provide a scientific basis for the study of rhizosphere micro- 
organisms and the interaction between plants and microorganisms in arid areas. 
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